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RESUMEN: Phytophthora spp. engloba cuatro especies responsables del cáncer del tronco y mancha negra
de la mazorca en el cultivo del cacao (Theobroma cacao L.) en Venezuela. Pytophthora palmivora (E.J.
Butler) E.J. Butler es la de mayor distribución, seguida de Pytophthora megasperma Drechsler, Pytophthora
capsici Leonian y Pytophthora citrophthora (R.E. Sm. & E.H. Sm.) Leonian. Con el objetivo de conocer la
base genética de la población de Phytophthora spp. de cacao se analizó la diversidad mediante marcadores
moleculares, tipo ISSR. Se realizaron muestreos en fincas productoras de las tres principales zonas cacaoteras
de Venezuela. Se identificaron morfológicamente 49 aislados de Phytophthora spp. hasta género, a partir de
los cuales se generaron los perfiles genéticos con tres, de los seis iniciadores ISSR (880, 888 y 890). Se generó
una matriz de 49x55 que se analizó mediante Análisis de Coordenadas Principales (ACoP), Análisis de
Conglomerados y el ajuste de un Biplot Logístico Externo (BLE). Los iniciadores ISSR permitieron la
construcción de la huella genética de los aislados estudiados, la misma no mostró asociación con el sitio de
origen.  El ACoP diferenció tres grupos principales, los cuales pudieran ser predictivos de al menos tres especies
y que a su vez serían las más frecuentes que afectan a las plantaciones de cacao del país. Al mismo tiempo,
el BLE permitió identificar que del total de 55 fragmentos amplificados, solo tres bandas del iniciador 888
intervienen directamente en la separación de los grupos (1.400pb, 3.200pb y 4.600pb). De este modo, BLE
posibilita analizar la relación entre los aislados y, al mismo tiempo, la relación entre aislado-alelo y alelo-alelo.
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Genetic diversity of Phytophthora spp. from Venezuelan cacao plantations by ISSR markers
ABSTRACT: Phytophthora spp. comprises four species responsible for canker of the trunk and black pod
of cacao (Theobroma cacao L.) in Venezuela. Pytophthora palmivora (E.J. Butler) E.J. Butler is the most
widely distributed species, followed by Pytophthora megasperma Drechsler, Pytophthora capsici Leonian,
and Pytophthora citrophthora (R.E. Sm. & E.H. Sm.) Leonian. In order to understand the genetic basis of
the population of Phytophthora spp. on cacao, its diversity was analyzed by ISSR molecular markers. Samples
from the three main cocoa growing areas of Venezuela were collected. Forty nine isolates were morphologically
identified at the genus level, from which genetic profiles were generated with three out of six, ISSR primers
(880, 888 and 890). A matrix 49x55 was analyzed by Principal Coordinates Analysis (ACoP), Cluster Analysis
and External Logistics Biplot (BLE). The ISSR primers allowed the construction of the genetic fingerprinting
of the isolates; it showed no association with the site of origin. The ACoP distinguished three main groups,
which could be predictive of at least three species, which in turn would be the most frequently affecting cocoa
plantations in the country. At the same time, BLE enabled us to identify that, of the total of 55 amplified
fragments, only three bands of the primer 888 (1.400pb, 3.200pb, and 4.600pb) were directly involved in the
separation of the groups. Thus, BLE showed not only the relationship among isolates, but at the same time the
relationship between isolate-allele and allele-allele.
Key words: cacao, ISSR, diversity, Phytophthora.
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INTRODUCCIÓN
El cacao (Theobroma cacao L.) es uno de los cul-
tivos de Venezuela con una tradición que data desde
la época colonial hasta nuestros días. Su excelencia
radica especialmente en su aroma, por lo que se con-
sidera uno de los cacaos más finos del mundo. A pe-
sar de las condiciones óptimas que poseen los
ecosistemas venezolanos para la producción de ca-
cao, existe una fuerte incidencia de enfermedades
fungosas, las cuales son uno de los principales pro-
blemas de producción del rubro que merman las áreas
en producción y la cantidad de almendras (1) .
Phytophthora spp. es el agente causal del cáncer
del tronco y pudrición o mancha parda o negra de la
mazorca; género responsable de las enfermedades
más devastadoras en plantas dicotiledóneas (2). Debi-
do a esta enfermedad, las pérdidas mundiales se cal-
culan alrededor de 450.000 toneladas métricas, lo que
representaría alrededor del 20 al 25% de la cosecha
esperada (3). En la actualidad se conoce que en cada
continente existe un complejo de especies responsa-
ble de la enfermedad que está integrado por Pytophthora
arecae  (Coleman) Pethybridge, Pytophthora capsici
Leonian, Pytophthora citrophthora (R.E. Sm. & E.H.
Sm.) Leonian, Pytophthora megakarya Brasier & Griffin,
Pytophthora megasperma Drechsler, Phytophthora
nicotianae B. de Haan. var. parasitica (Dastur) Waterh
y Pytophthora palmivora (E.J. Butler) E.J. Butler (3).
Solo P. palmivora se encuentra distribuida a nivel mun-
dial en todas las zonas productoras de cacao, puede
causar, en América Central y el Caribe, hasta el 100%
de pérdidas en años muy lluviosos (2).
En Venezuela se señalaron, como agentes
causales  de esta enfermedad, a cinco especies de
Phytophthora, a saber: P. palmivora; P. parasitica; P.
citrophthora; P. megasperma y P. capsici, de las cua-
les solamente P. palmivora se encuentra presente en
todas las zonas productoras del país (1). Las otras
especies presentan una distribución geográfica dife-
rencial: se han identificado a  P. capsici y P. citrophthora
en la región centro norte costera; en la zona sur del
Lago de Maracaibo -zona sur-occidental-, donde se
cultivan cacaos criollos «Porcelana» y «Guasare»,
exclusivos de la región, se identificó  a P. megasperma
(1,4); esta misma especie se encuentra  en la zona
nororiental,  específicamente en la cuenca de Río Ca-
ribe, según los autores citados previamente.
El desarrollo y la evolución de técnicas basadas en
el estudio del ADN incrementaron  la capacidad para
identificar y delimitar aislados desconocidos de
Phytophthora (5). La variación en las secuencias de
tres genes nucleares (el espaciador interno transcrito
(ITS), el factor de elongación 1α (EF-1) y el de la β-
tubulina) y de dos genes mitocondriales (la subunidad
I de la citocromo oxidasa C y la subunidad de la NADH
deshidrogenasa), se han convertido en buenos
indicadores de la diversidad de Phytophthora a nivel de
especie (2). También, la diversidad y las relaciones
filogenéticas del género se analizaron con otros mar-
cadores moleculares,  como son: RAPDs, AFLP, SSR
e ISSR.  Estos estudios permiten la identificación de
nuevas especies, la detección de variaciones dentro y
entre poblaciones de diferentes orígenes geográficos y
el establecimiento de un consenso filogenético dentro
del género, entre otros (5,6). Los  marcadores  ISSR
(Inter-Simple Sequence Repeat, en inglés) han permi-
tido la detección de polimorfismos a nivel inter e
intraespecífico en Phytophthora spp. (7,8). Por lo tan-
to, representan una alternativa de gran confiabilidad en
estudios de diversidad genética de especies del géne-
ro Phytophthora.
Los estudios de Phytophthora spp. que afectan el
cultivo del cacao en Venezuela son escasos, de los
cuales se pueden nombrar los de Capriles (9) y otro
mencionado en 2009 (1) que se basan en la morfología
y/o fisiología de los aislados. Al presente no se dispo-
ne de información genética publicada. Considerando
las posibilidades de los marcadores ISSR en el cono-
cimiento de la base genética de la población del pató-
geno, el presente trabajo analiza la diversidad genética
de Phytophthora spp. en plantaciones venezolanas de
cacao mediante el empleo de marcadores moleculares
ISSR.
MATERIALES Y MÉTODOS
Muestreo, aislamiento e identificación de
especímenes: Se realizaron muestreos en las tres
principales zonas cacaoteras de Venezuela: la zona
nororiental conformada, en orden de producción
cacaotera, por los estados Sucre, Monagas y Delta
Amacuro; la zona centro norte costera, formada por
los estados Miranda, Aragua y Carabobo; y la zona
sur-occidental, conformada principalmente por la cuen-
ca Sur del Lago de Maracaibo que abarca los estados
Zulia y Mérida, en esta zona también se incluyen los
estados Apure, Barinas y Táchira. Se seleccionaron
parcelas utilizando un muestreo no probabilístico –a
conveniencia- aquellas parcelas que, en previa obser-
vación, presentaban síntomas de cáncer del tronco y
mancha parda de la mazorca. El posible sesgo siste-
mático, debido al muestro de conveniencia, fue corre-
gido al seleccionar las plantas de forma aleatoria den-
tro de cada parcela. Dentro de cada parcela, que fue
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seleccionada por presentar síntomas, se realizó un
reconocimiento y se ubicó una población de 100 plan-
tas. En cada parcela se hizo un recorrido al azar y de
cada 10 plantas se tomaron muestras de frutos, ra-
mas, hojas y cojines florales con presencia de sínto-
mas de mancha parda. Las muestras colectadas se
procesaron en menos de 24 horas. Las muestras de
campo se lavaron con abundante agua corriente y se
desinfectaron con alcohol (70%). Después, en cabina
de flujo laminar, se cortaron porciones de 5mm aproxi-
madamente que incluyen tejido sano y enfermo, los
cuales se desinfectaron, se lavaron y se secaron nue-
vamente. La siembra se realizó en placas Petri con
medio papa dextrosa agar  y agar agua y se incubaron
a 25±2°C durante siete días. Donde hubo crecimiento,
se aisló el micelio en PDA con antibiótico y se incuba-
ron en las mismas condiciones por 3-5d. Las colonias
así purificadas se sembraron en medio agar zanahoria
y se observaron macro y  microscópicamente para
determinar el género (10). Todos los aislados se con-
servan en solución salina y están depositados en el
laboratorio de Fitopatología del IDEA, Caracas.
Extracción y amplificación del ADN: Se realizó
la extracción de ADN genómico total a  partir  de  micelio
de 49 aislados (11), donde se parte de 0,2gr de micelio
obtenido de las colonias purificadas. La calidad del
ADN obtenido se verificó mediante electroforesis en
geles de agarosa al 1%, corridos durante una hora a 90
V, en buffer TBE 0,5X (250mM Tris-HCl, 30mM de ácido
bórico y 42mM de EDTA); el ADN se cuantificó en un
espectrofotómetro marca Eppendorff. La amplificación
se realizó en un temociclador Eppendorff, en un volu-
men total de 20μl conteniendo 2,5ng de ADN genómico,
3mM de MgCl2,  Buffer PCR 1X, 0,2mM dNTPs, iniciador
0,25μM, 1U de Taq ADN  Polimerasa Promega®. Los
ciclos de PCR se iniciaron con una desnaturalización a
94ºC durante 5 minutos, seguido de 35 ciclos de ampli-
ficación con una desnaturalización a 94ºC por 30 se-
gundos, una temperatura de hibridación entre 50-53 ºC
por 1 minuto y 72ºC por  2 minutos y una extensión final
a 72ºC por 7 minutos. Una vez finalizada la PCR, las
muestras se conservaron a una temperatura de 4ºC.
Los productos de amplificación se separaron mediante
electroforesis horizontal en geles de agarosa al 2%,
corridos durante dos horas y media a 90V, los geles se
prepararon en buffer TBE 0,5X (250mM Tris-HCl, 30mM
de ácido bórico y 42mM de EDTA), el cual también se
utilizó como buffer de corrida. Como patrón de compa-
ración se usaron 3μl de 1Kb Plus DNA Ladder
(Invitrogene®). Para la determinación del peso molecular
de los patrones de bandas se utilizó el programa Image
Quant TL Versión 2005 de Amersham Biosciences (GE).
Se utilizaron seis iniciadores ISSR de la serie 800-900
de la «University of British Columbia Biotechnology
Laboratory (UBCBL)»: 812, 880, 885, 888, 890 y 891
seleccionados de la literatura por su carácter aleatorio
y universal (12).
Análisis de datos: En ausencia del análisis de
segregación, no se hizo ningún supuesto sobre la na-
turaleza genética de los alelos. Los fragmentos de
amplificación se codificaron de acuerdo a un marcador
dominante, se asignó 1-0 para la presencia-ausencia
y generó una columna por locus para cada iniciador. El
nivel de polimorfismo y la capacidad discriminatoria de
cada iniciador se valoró a través del contenido de infor-
mación polimórfica (PIC) y la probabilidad de obtener
parejas idénticas de alelos entre las muestras estu-
diadas (13). La relación genética entre los aislados de
Phytophthora spp. se estudió aplicando la estrategia
metodológica que plantea el uso combinado del Análi-
sis de Coordenadas Principales (ACoP), el Análisis de
Conglomerados (AC) y el ajuste de un Biplot Logístico
Externo (BLE) sobre datos de disimilitud utilizando los
coeficientes de Jaccard, Emparejamiento simple, Dice
y Rogers y Tanimoto  (14). El número k de dimensio-
nes a ser retenidas, el coeficiente de similitud que mejor
define la estructura de los datos y las medidas de la
calidad se calcularon según procedimientos descritos.
Para el cálculo de la capacidad informativa y
discriminatoria de los iniciadores se utilizó Info-Gen
ver. 2011p (Universidad Nacional de Córdoba, Argenti-
na. URL http://www.info-gen.com.ar) y para los cálcu-
los y las representaciones gráficas de los procedimien-
tos estadísticos empleados, se utilizó un conjunto de
rutinas desarrolladas bajo MatLab versión 2009 (The
MathWorks Inc, 2009) que pueden ser obtenidas a tra-
vés de http://www.biplot.usal.es.
RESULTADOS Y DISCUSIÓN
Se identificaron morfológicamente 49 aislados de
Phytophthora spp., provenientes de los estados Aragua,
Carabobo, Miranda, Sucre y Zulia a razón de  8%, 2%,
43%, 2% y 45%, respectivamente, y en la planta 2%,
84%, 6% y 8% en flores, frutos, hojas y tronco, res-
pectivamente.
De la serie de seis iniciadores aleatorios ISSR uti-
lizados, solo los marcadores 880, 888 y 890 genera-
ron bandas de buena resolución para todos los aisla-
dos; el resto fueron descartados para evitar falsos po-
sitivos. Estos tres iniciadores produjeron un total de
55 fragmentos polimórficos, con un tamaño entre 550-
4700pb y una proporción de reproducibilidad superior
al 75%. Los iniciadores seleccionados generaron,
aproximadamente, la misma información, medida esta
en términos de número de fragmentos polimórficos y
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Contenido de Información Polimórfica; se destaca  que
este último supera, en los tres casos, al 50% del inter-
valo teórico de 0,01 a 0,50 (Tabla 1). La región del
genoma explorada permite la discriminación de hasta
1033 aislados de Phytophthora spp. de manera simul-
tánea, ya que la  probabilidad media de que dos aisla-
dos diferentes tengan igual identidad es de 3,9x10-33.
Para ilustrar la capacidad informativa y la variabilidad
de los iniciadores, se muestra la huella digital genera-
da por los 55 fragmentos polimórficos amplificados y
representados en negro (Figura 1). No fue detectable
un patrón debido al sitio de muestreo. Por otro lado,
en el código de barras se observan patrones de variabi-
lidad que permiten intuir el papel de cada iniciador en
la separación de grupos. El iniciador 888 es el que
más series blanco-negro (0-1) presenta, por lo que los
fragmentos asociados a este marcador podrán definir
la estructura de grupo presente.
Los valores obtenidos del coeficiente de correlación
lineal de Pearson, entre los n(n-1)/2 elementos distin-
tos fuera de la diagonal de las matrices de distancias
observada Δ  y estimada Δˆ , para los diferentes coefi-
cientes y dimensiones, indican que la disimilitud debi-
da al coeficiente de Dice (1-s) en el espacio
bidimensional, es el que refleja la mayor coherencia y
ofrece una mejor aproximación de las relaciones entre
los 49 aislados (r=0,65). Es decir, dos aislados con
posiciones más cercanas en la representación
bidimensional generada del Análisis de Coordenadas
Principales (ACoP), utilizando la disimilitud debida al
coeficiente de Dice, tendrán patrones más similares
de ADN respecto a las secuencias de los ISSR utiliza-
dos.
En la Figura 2a se muestra el espacio bidimensional
obtenido del Análisis de Coordenadas Principales
(ACoP). Las dos primeras dimensiones explican el
27,03% de la variabilidad total y permiten la formación
de tres grupos de aislados utilizando los tres iniciado-
res ISSR y que son claramente demarcados por el
diagrama de Voronoi. Adicionalmente, el espacio
bidimensional demuestra que no existe un patrón aso-
ciado a la procedencia del aislado (estados producto-
res) o por localización del síntoma (en fruto, en tallo o
en cojín floral) (Figura 2b). Los aislados de Phytophthora
spp. encontrados en la cuenca Sur del Lago de
Maracaibo, zona sur-occidental y el estado
Miranda,zona centro norte costera; se distribuyen en
forma aleatoria en los tres grupos, solamente los ais-
lados del estado Aragua, zona centro norte costera,
pertenecen a un solo grupo. Respecto a los aislados
de los estados Carabobo y Sucre, no es posible inferir
ningún comportamiento porque durante el muestreo solo
se encontró un aislado para cada sitio.
La composición de los grupos fue: Grupo 1, forma-
do por aislados de los estados Miranda (27%), Sucre
(9%) y Zulia (64%); Grupo 2, formado por aislados de
los estados Aragua (19%), Miranda (29%) y Zulia (52%)
y Grupo 3, formado por aislados de los estados
Carabobo (6%), Miranda (70%) y Zulia (24%). Con una
diversidad genética de 0,1707b ± 0,0315; 0,3602a ±
0,0000 y 0,1794b ± 0,0347 -letras distintas indican di-
ferencias significativas (p≤0,05)-, una proporción de loci
polimórficos de 0,6182; 0,9636 y 0,4909 -el locus es
considerado polimórfico si la frecuencia del alelo más
común excede de 0,95- y una calidad de representa-
ción calculada con las dos primeras dimensiones de
88,56%, 92,61% y 93,81%, para los primero, segundo
y tercer grupos, respectivamente. Obsérvese que la
alta calidad de representación en todos los grupos con-
firma que no es necesario retener dimensiones adicio-
nales para reconocer los aislados con patrones más
similares de ADN respecto a las secuencias utiliza-
das. Por consiguiente, la distribución aleatoria dentro
de los grupos de los aislados puede inferir al menos la
TABLA 1. Polimorfismo y capacidad discriminatoria de marcadores ISSRs en Phytophthora spp. de cacao./ 












880 5'-GGAGACGACAGGAGA-3' 650-4700 17 0,2482 (0,0262) 9,6x10-10 
888 5'-BDB(CA)7-3' 550-4600 19 0,2646 (0,0186) 2,3x10-11 
890 5'-VHV(GT)7-3' 700-4400 19 0,2746 (0,0205) 1,7x10-13 
1Indica la calidad de un marcador. Su valor depende del número de alelos y de la distribución de frecuencias. Muy 
informativo: > 0,5; Medianamente informativo: 0,25-0,5 y Poco informativo: < 0,25. Números entre paréntesis se 
refieren al error estándar Bootstrap (13).  
2Probabilidad de que dos aislados tengan igual identidad para el loci evaluado. 
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presencia de tres especies de Phytophthora spp. en
las zonas productoras de cacao en Venezuela. Este
hallazgo  concuerda con informes anteriores que des-
criben la presencia de P. palmivora, P. capsici y P.
citrophthora en el estado Miranda (9,15), así como de
P. megasperma en los estados Zulia (16). Por otro lado,
es de destacar que ambas zonas privilegian genotipos
diferentes de cacao: los criollos «Porcelana» en el caso
de la cuenca Sur del Lago de Maracaibo, donde se
encuentra el Estado Zulia, y los trinitarios como el tipo
«Carenero Superior», en el estado Miranda. Esta dis-
tribución general de las especies de Phytophthora spp.
en Venezuela  contrastó, en el año 2007, con la am-
pliación de la distribución de P. megasperma al oriente
del país (4). Igualmente, al ser empleados los aisla-
mientos de referencia y el marcador RAPD se distin-
guieron las especies P. palmivora, P. capsici y P.
citrophthora  (17).
En la Figura 2c se muestran, en el espacio
bidimensional, los grupos de aislados y los fragmen-
tos de amplificación seleccionados después del ajus-
te del Biplot Logístico Externo (BLE), una vez aplica-
dos acumulativamente los criterios de corrección del
ajuste por el p-valor (p≤0,01), Bonferroni y el pseudo
R2 de Nagelkerke/Cragg & Uhler’s (R2≥0,80). Después
del ajuste en el Biplot, el porcentaje de coincidencias
entre la matriz de los datos binarios original y la esti-
mada de los modelos logísticos o Porcentaje de Clasi-
ficación Correcta (PCC) fue mayor al 85%. De los 55
fragmentos amplificados, solo tres fragmentos genera-
dos por el iniciador intervienen directamente en la se-
paración de los aislados en los grupos descritos: el
primero de los fragmentos 888 (1400pb) altamente
correlacionado con el eje 1; los otros dos, 888 (3200pb)
y 888 (4600pb), altamente correlacionados con el eje
2. Las dimensiones de la solución de las coordenadas
FIGURA 1. Huella digital generada por los marcadores ISSR para 49 aislados de Phytophthora spp. provenientes de fincas
de cacao de cinco estados venezolanos./ Digital fingerprinting of ISSR markers from 49 Phytophthora spp. isolates from
cacao farms in five Venezuelan states.
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FIGURA 2. Relaciones genéticas entre 49
aislados venezolanos de Phytophthora
spp. encontrados en las plantaciones
venezolanas de cacao. Diagrama basado
en la disimilaridad calculada por el coefi-
ciente de Dice y tres iniciadores ISSR.
Visualización de los grupos: (a) mediante
diagrama de Voronoi que muestra los gru-
pos obtenidos bajo el algoritmo UPGMA
con las dos primeras coordenadas prin-
cipales retenidas; (b) representación res-
pecto al lugar de colecta del aislado; y (c)
representación de grupos y fragmentos
de amplificación seleccionados después
del ajuste del Biplot Logístico Externo
(BLE)./  Genetic relationships among 49
Venezuelans isolates of Phytophthora
spp. from cacao. Diagram based on the
DICE dissimilarity coefficient and the
three ISSR primers. Visualization of the
groups: (a) using Voronoi diagram
showing the groups obtained under the
UPGMA algorithm with the first two prin-
cipal coordinates retained; (b)
representation regarding the place of
collection of the isolate, and (c)
representation of groups and
amplification fragments selected after
setting Biplot External Logistics (BLE).
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principales como gradientes genéticos latentes (18).
Estas correlaciones, con los fragmentos del iniciador
888, indican que esta región del genoma es la más
importante de las estudiadas para la separación entre
grupos. No obstante, el iniciador 890 fue el que pre-
sentó la mayor capacidad discriminatoria -probabilidad
de igual identidad. Esto puede deberse a que el inicia-
dor 888, para un número aproximadamente similar de
copias de la región estudiada, detectó 25% más de
similitud genética entre los 49 aislados, según la es-
trategia metodológica usada. Igualmente, en la misma
representación se permite estudiar, no solo la relación
entre los aislados como en el Análisis de Conglomera-
dos clásico, sino que, además, admite estudiar la re-
lación entre aislado-alelo y alelo-alelo.
Los tres iniciadores ISSR permitieron la construc-
ción de la huella genética de los aislados estudiados y
la diferenciación de los mismos en tres grupos princi-
pales, los cuales pudieran ser predictivos de al menos
tres especies y que, a su vez, serían las más frecuen-
tes que afectan las plantaciones de cacao del país.
En Brasil se ha reportado una separación clara entre
las especies P. palmivora, P. capsici y P. citrophthora
a través del uso de un marcador dominante tipo RAPD;
esta se considera con valor diagnóstico para el com-
plejo de especies de Phytophthora del cacao (17). To-
mando en cuenta la formación de los grupos encontra-
dos en este trabajo, se sugiere una identificación a
nivel de especie de los mismos por métodos tradicio-
nales (morfología) o mediante la secuenciación de los
genes con mayor capacidad discriminatoria a nivel de
especies (ITS, EF-1, β-tubulina, la subunidad I de la
citocromo oxidasa C y la subunidad de la NADH
deshidrogenasa).
De manera general, los patógenos poseen una ocu-
rrencia natural de variación intraespecífica. Esta varia-
ción genética les permite adaptarse a las cambiantes
condiciones del medio ambiente y, de esta manera,
evolucionar a nuevos patotipos. En Phytophthora spp.
se ha documentado que la diversidad intraespecífica
es modelada por las fuerzas evolutivas, como son la
migración o el efecto fundador en nuevas plantaciones
(19), así como puede rendir la resistencia existente al
emerger nuevos patotipos más agresivos (20). De ahí
la importancia de la identificación certera de las espe-
cies de Phytophthora presentes en las plantaciones
de cacao. Esto se convierte en un requisito indispen-
sable para el establecimiento de las mejores estrate-
gias de manejo y los programas de mejoramiento
genético del cultivo. Ejemplo de este último caso se
señala para un morfotipo dentro de la población de P.
palmivora en Centroamérica (2).
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